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Population Genetic Structure of Dioscorea zingiberensis in China 


HUANG Chun-Hong{] HANG Yue-Yu " [] ZHOU Yi-Feng{] SHI De-Rong[] GUO Ke-Yue 
[] Institute of Botany[] Jiangsu Province and Chinese Academy of Sciences|] Jiangsu Provincial Key Laboratory 
for Plant Ex. Situ. Conservation{] Nanjing 210014[] Chinal] 


Abstract Genetic diversity and population genetic structure in 82 individuals from 11 wild and cultivated 
populations of Dioscorea zingiberensis C. H. Wright. were studied by RAPD markers. 108 loci were in- 
dentified with 15 oligonucleotide primers[] out of which 96 loci were polymorphic and account for 88.89% 
of total genetic diversity at species level. Shannon’ s indices of diversity] /0 varied from 0.1564 to 
0.3098[] and Nei’ s gene diversity] A[] varied from 0.1607 to 0.2137 at population level] with / = 0.3093 
and h = 0.2499 at the species level[] respectively. Genetic variance analysis showed the coefficient of gene 
differentiation is 0.3415 at species level[] and the gene flow among populations of D . zingiberensis is 0.9641 . 
Analysis of molecular variancel] AMOVA[] showed that the main genetic variance existed within population{] 





which accounted for 68.96%[] variance among regions and populations were only 19.45% and 11.5896[] re- 
spectively. Clustering analysis grouped all the 11 populations into 2 major groups which can be separated by 
Yangtze river. The results have a guidance to the ex. situ. conservation of D . zingiberensis germplasm. 
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图 1 盾 叶 暮 革 的 分 布 区 和 样品 采集 点 (@ 丁 志 遵 等 ，1983) 
Fig. 1 Distribution area of D. zingiberensis and sampling places in China (Cited from Ding et al, 1983) 


1.3 引物 筛选 

筛选 了 上 海 生 物 工 程 技术 有 限 公司 生产 的 RAPD 引物 共 40 个 ,选择 扩 增 条 带 丰 富 、 信 号 强 的 15 个 
引物 进行 RAPD 正式 实验 。 正 式 使 用 的 引物 序列 及 扩 增 结果 见 表 2。 
1.4 数据 分 析 

根据 DNA 条 带 的 有 无 将 RAPD 扩 增 后 的 电泳 结果 转化 为 二 元 数据 矩阵 〈《 有 带 的 赋值 为 1， 无 带 的 为 
0)。 根 据 多 态 性 DNA 条 带 计算 各 居 群 的 多 态 性 和 物种 水 平 的 多 态 性 。 应 用 POPGEN32 软件 (Yeh 等 ， 
1994) 计算 有 效 等 位 基因 数 (NN,)，Nei’s 基因 多 样 性 (h) 和 Shannon 多 样 性 指数 (I), UPGMA 法 对 各 居 
群 间 亲 缘 关系 作 系 统 树 图 。 居 群 内 单 株 、 居 群 间 和 地 区 间 的 变异 通过 AMOVA 程序 (Excoffier, 1993) 计 
Ж ( 钱 韦 和 葛 颁 ，2001; AHA, 2002; 张 富民 和 葛 僻 ，2002)。 此 外 ， 基 于 等 位 基因 频率 ， 利 用 POP- 
GENE 计算 物种 的 基因 分 化 系数 (Ga) 和 基因 流 (Л, )。 


2 结果 
2.1 PCR 扩 增 结果 
or 15 个 随机 引物 共 扩 增 出 108 条 带 ， 
| M 其 中 96 条 为 多 态 带 ， 多 态 百 分 率 
= X» (PPB) 为 88.89% 。 每 个 引物 扩 增 出 5 
~ 10 条 带 ， 其 中 引物 S1212、S1376、 
S1399、S1404 和 S1456 扩 增 结果 全 部 为 
多 态 性 带 ( 表 1)。 图 2 显示 了 引物 





图 2 引物 S1405 扩 增 的 DNA RE (1- 18 号 ) 
Fig. 2 RAPD amplification products generated from primer 51405 扩 增 的 部 分 DNA 条 带 式样 。 


S1405 (accessions no. 1—18) D 居 群 遗传 多 样 性 
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D1 00000000000 
Table 1 RAPD primers and amplified results 





NO. Primer Sequencd] 5' - 3'[] Total sites Polymorphic sites 
1 $1208 CTGAATGCGG 5 4 
2 $1211 GGGAAGACGG 6 5 
3 51212 ССАТССТССС 5 5 
4 $1213 GGGTCGGCTT 7 5 
5 $1216 TGGGGCTCAA 8 7 
6 $1371 TCCAGCGCGT 9 8 
7 51376 АССССААСТС 7 7 
8 $1399 TGAGGCGTGT 8 8 
9 $1402 GGAAACCCCT 8 7 
10 $1404 GGCACGCGTT 10 10 
11 51405 CCCGAAGCGA 9 8 
12 51409 GGGCGACTAC 6 4 
13 51456 AACGGGCGTC 7 7 
14 51458 ACGAGAGGCA 8 7 
15 51459 CTTGGCACGA Э 4 

Total 108 96 
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Table 2 Genetic diversity among the 11 populations of D. zingiberensis 








Population Npb PPB% ne h I 
Yichang 56 51.85 1.2910 0.1725 0.2610 
Wudangshan 50 46.30 1.2565 0.1529 0.2319 
Baokang 29 26.85 1.1864 0.1067 0.1564 
Yunxi 57 52.78 1.2985 0.1759 0.2657 
Ankang 66 61.11 1.2984 0.1855 0.2873 
Madao 60 55.56 1.2610 0.1624 0.2530 
Wanyuan 51 47.22 1.2154 0.1328 0.2076 
Yingshan 63 58.33 1.3022 0.1823 0.2792 
Yunyang 51 47.22 1.2573 0.1545 0.2349 
Yongshun 56 51.85 1.3879 0.2137 0.3093 
Anhua 53 49.07 1.3262 0.1829 0.2690 
Species 96 88.89 1.4022 0.2499 0.3908 
St. Dev. [] 0.32610 [] 0.16300 [] 0.21860 


Note[] Npb[] Number of polymorphic bands[] PPB[] percentage of polymorphic bands] nel] effective number of alleles] АО Nei’ s gene 


diversity[] /[] Shannon' s information index 
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Table З Similarity coefficient and Nei’ s genetic distance of 11 D. zingiberensis populations 


Population 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 

1 ***x* 0.0351 0.8844 0.9068 0.9426 0.9557 0.9419 0.9261 0.8957 0.9228 0.8639 
0.0671  **** 0.8995 0.9438 0.9248 0.9484 0.9407 0.9133 0.8730 0.8900 0.8217 
0.1228 0.1059 **** 0.9241 0.9051 0.9203 0.8960 0.8610 0.8122 0.8157 0.7718 
0.0979 0.0579 0.0790 **** 0.9360 0.9517 0.9116 0.9142 0.8656 0.8437 0.8075 
0.0591 0.0782 0.0997 0.0661  **** 0.9701 0.9243 0.9314 0.8816 0.8856 0.8525 
0.0453 0.0529 0.0831 0.0495 0.0303 **** 0.9625 0.9516 0.8994 0.8868 0.8542 
0.0598 0.0611 0.1099 0.0926 0.0788 0.0383 **** 0.9406 0.8906 0.9131 0.8579 
0.0768 0.0907 0.1497 0.0897 0.0711 0.0496 0.0612 **** 0.9235 0.9170 0.8734 
0.1102 0.1359 0.2080 0.1444 0.1261 0.1060 0.1159 0.0796 **** 0.9149 0.8874 
0.0803 0.1165 0.2037 0.1699 0.1215 0.1201 0.0910 0.0867 0.0889  Á**** 0.9137 
0.1463 0.1964 0.2590 0.2138 0.1596 0.1576 0.1533 0.01354 0.1194 0.0708  Áx***x 
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Note[] 1 — 11 represent population of Yichang ] Wudangshan[] Baokang{] Yunxi[] Ankang[] Madao[] Wanyuan[] Yingshan[] Yunyang[] Yong- 
shun[] Anhua[] respectively . 


Nei’ s genetic identit{] above diagonal[] and genetic distanc] below diagonal[]. 
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Table 4 RAPD-based molecular variance analysi¢] AMOVA[] for D . zingiberensis populations 





source of variance d.f SS MS variance component percentage P-value * 
variance among regions 1 226.62 226.62 3.09 18.35 « 0.001 
variance within regions 3 1073.64 357.88 13.76 81.65 « 0.001 
variance among populations 10 476.21 41.62 4.86 29.45 « 0.001 
variance within populations 81 824.04 10.17 11.61 70.55 « 0.001 


* Significance tests after 1 000 permutations. 
а. degree of freedom[] SS[] sum of squares] MS[] mean squares]. P-value[] probability of null distribution. 
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